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而 BH群体的外部形态与前两者差异较大．Hardy－Weinberg 平衡检验检测到所有群体在 5 个位点上均出现不同程度地
偏离平衡．5个群体间遗传分化指数(FST，0. 000 5 ～ 0. 183 1)、基因流值(Nm，2. 230 46 ～ 1 066. 23)以及分子方差分析
(AMOVA，群体间的变异贡献率为 10. 21%，p＜0. 000 1)结果表明，群体间存在中等程度的分化．基于遗传距离的非加权
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存于 95%(体积分数)乙醇中以备 DNA 的提取，壳样
经洗净擦干后以备测量．
图 1 采样点的地理位置
Fig. 1 Locations of the sampling stations
1. 2 表观形态参数的测量






参考刘建勇等［12］用电子天平(精确到 0. 01 g)称得壳
质量(mS，去除软体部分并吸干表面水分后的壳质
量)．




Fig. 2 Morphological measurements of P． undulata
DNA，用 1%(质量分数)的琼脂糖凝胶电泳检测其纯
度，用微量紫外分光光度计(ND 2000)检测其浓度，随








体系为 20 μL，内含 10×PCＲ Buffer(含 Mg2+)2 μL，
Taq酶(5 U /μL)0. 16 μL，正、反向引物(10 mmol /L)
各 0. 8 μL，dNTPs(10 mmol /L)1. 6 μL，用 ddH2O补足
至 20 μL．PCＲ 反应条件为:94 ℃预变性 5 min;94 ℃
变性 30 s，退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，30 个循环;72 ℃
延伸 7 min;10 ℃保存．将 PCＲ产物送至上海生工生物
工程股份有限公司，使用 ABI 公司的 3730 测序仪进
行毛细管电泳测序分析．
1．6 数据分析








1. 6. 2 微卫星数据分析
利用 POPGENE32［21］计算各位点的Shannon's多
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表 1 8对微卫星引物的特征








P15［11］ F:TATGGTGTGGTGTGGTGTGG 56 (TGGCG)6 94～146
Ｒ:CACTCGAACACGTCAACGC
P22［11］ F:TGTAAATAATGTATGAATGTATGTGCG 54 (GT)8 264～356
Ｒ:AGTGCTCTTCTGGTGATGCC
P34［11］ F:GGTATGGTGTGGTGTGGTGT 57 (TGGCG)6 90～144
Ｒ:ACTCGAACATGTCAACGCC
P48［11］ F:TCAGGAGCATTTTGGTTTTATG 50 (GT)8(GTGC)9N(GC)6N(GT)22 202～294
Ｒ:TGTGCTACCTACCTACCGACC
P51［11］ F:TGGATTGGTGTGTCGGTAGA 54 (GT)8(GTGC)9N(GC)6N(GT)23 180～276
Ｒ:TTGGCTATCGCTGTAGTTATCA
P67［11］ F:TGTGTGTCGGTAGGTCGGTA 54 (AT)7 262～288
Ｒ:TCCATGTTATGGTTCAAGGAAG
P79［19］ F:GCCAAGGGACACTACACAGAGGG 60 (CA)3 180～219
Ｒ:TGGGGATGGGACAACTGAAAATG






遗传相似性系数(GI)．采用 MEGA 6. 0［22］软件根据已
获得的 GD，对 5 个群体进行聚类分析构建亲缘关
系图．
利用 Arlequin 3. 5软件［23］对 5个群体间和群体内




2. 1. 1 表观形态参数测量
5个波纹巴非蛤群体的表观形态特征参数测量结
果如表 2所示．
2. 1. 2 聚类分析
聚类分析(图 3)表明:国内 3 个群体和国外 2 个
群体差异明显，各自聚成一支;其中，YX群体与 HN群
体距离最短，TH群体与 PH 群体次之，说明两组形态
都比较接近;而 BH 群体与 YX、HN 群体趋异程度
较大．
2. 1. 3 主成分分析
对所有样本的 5 个比例性状进行主成分分析后，
得到 2个主成分 PC1和 PC2，贡献率分别为 38. 114%
和 29. 221%，累计贡献率为 67. 335%，即 2 个主成分
可以解释不同群体之间形态差异的 67. 335%(表 3)．
在 PC1 中，HS /LS 的影响最大，贡献率为 87. 0%;WS /
LS 次之，贡献率为 76. 6%．PC2 中 mS /LS 影响最大，贡
献率为 79. 4%．
PC1和 PC2的散布图见图 4．由图可见 5 个群体
大体分成 2簇:左上方主要为 2个国外群体的重叠区，
几乎难以区分;右下方则为 3个国内群体的重叠区，其
中 YX与 HN重叠区明显，而 BH群体与前两者趋异程
度更大．该分布规律与聚类分析结果一致．
2. 1. 4 判别分析
通过逐步判别分析，筛选出 4 个比例性状的特征
值建立 5个波纹巴非蛤群体的判别函数．
X1、X2、X3、X4 分别代表 HS /LS、WS /LS、LH /LS、mS /
LS 4个比例性状的特征值．
5个群体的费歇尔判别公式如下:





表 2 波纹巴非蛤 5个地理群体样本数及形态测量指标
Tab. 2 The sample size and morphological indices of five P． undulata populations
群体 n LS /mm HS /mm WS /mm LH /mm AF /mm AP /mm mS /g
TH 50 45. 05±2. 05 25. 57±1. 20 13. 80±0. 81 13. 19±0. 97 22. 06±1. 56 29. 31±1. 66 4. 39±0. 87
PH 50 46. 20±2. 38 26. 17±1. 28 14. 04±0. 77 13. 75±0. 97 23. 26±1. 39 29. 90±1. 96 4. 27±0. 63
YX 35 37. 99±1. 93 22. 03±1. 16 12. 58±0. 63 11. 34±0. 84 19. 74±1. 58 23. 89±1. 44 2. 70±0. 45
HN 35 40. 11±1. 84 22. 90±1. 03 13. 32±0. 66 11. 81±0. 75 20. 85±1. 39 25. 50±1. 63 3. 35±0. 50
BH 36 43. 12±2. 57 24. 11±1. 58 13. 65±0. 86 11. 56±0. 99 22. 34±1. 58 27. 40±2. 14 3. 15±0. 70
图 3 波纹巴非蛤 5个地理群体聚类分析图
Fig. 3 Diagram of cluster analysis of
five P． undulata populations
YTH = 3 288. 987X1+110. 671X2+482. 855X3－
692. 221X4－989. 962，
YYX = 3 267. 434X1+456. 939X2+465. 905X3－
968. 773X4－1 060. 37，
YHN =3 176. 063X1+485. 317 X2+442. 205X3－
858. 268X4－1 018. 68，
YBH = 3 186. 31X1+409. 991X2+346. 032X3－
868. 656X4－972. 148．
表 3 波纹巴非蛤形态特征的主成分的负荷值和贡献率
Tab. 3 Contribution and load of principal components




HS /LS 0. 870 0. 044
WS /LS 0. 766 －0. 376
LH /LS 0. 640 0. 497
mS /LS 0. 196 0. 794
AF /AP 0. 337 －0. 664
主成分值 1. 906 1. 461
贡献率 /% 38. 114 29. 221
累计贡献率 /% 67. 335
判别分析结果如表 4 所示:判别准确率 P1 为
54. 0%～80. 0%，判别准确率 P2 为 18. 0% ～ 52. 0%，5
图 4 波纹巴非蛤 5个地理种群的第一、二主成分的散布图
Fig. 4 Scatter diagram for PC1 and PC2
of five P． undulata populations
个群体的综合判别准确率为 65. 0%．
表 4 波纹巴非蛤 5个群体的判别分析结果




P1 P2 PH TH YX HN BH
PH 50 54. 0 52. 0 27 20 0 0 3
TH 50 58. 0 45. 8 19 29 0 2 0
YX 35 80. 0 19. 9 0 1 28 2 4
HN 35 65. 7 18. 0 1 1 5 23 5
BH 36 75. 0 31. 7 4 0 2 3 27
合计 206 65. 0 51 51 35 30 39
2. 2 微卫星数据分析
2. 2. 1 群体内的遗传多样性
本研究采用 8个微卫星分子标记对 5个波纹巴非
蛤群体共 160个个体进行遗传多样性分析．由表 5 可
知:5 个群体的遗传差异较小，平均 Na 为 7. 500 ～
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12. 252，平均 Ne 为 3. 169 ～ 3. 588，平均 Ho 为 0. 963～
0. 986，平均 He 为 0. 670 ～ 0. 706，平均 PIC 为 1. 391 ～
1. 648．综合各遗传多样性指数看，5 个群体中 TH 群体
的遗传多样性最高(平均 He 为 0. 706，平均 PIC 为
1. 648)，HN 群体的遗传多样性最低(平均 He 为
0. 679，平均 PIC为 1. 391)．
Hardy-Weinberg平衡检测得到的 HWD 表明，所
有群体除了在 P67、P79、P8Ｒ 3 个位点上表现为平衡
状态外，在其他 5 个位点均表现为偏离平衡，表明 5
个波纹巴非蛤地理群体均不同程度地偏离平衡状态．
表 5 8个微卫星位点在 5个波纹巴非蛤群体上的遗传多样性及 Hardy-Weinberg平衡检验
Tab. 5 Genetic diversity and Hardy-Weinberg equilibrium test in five P． undulata populations for 8 microsatellite loci
群体 位点 Na Ne Ho He PIC HWD
PH P15 17 3. 243 0. 922 0. 697 1. 887 1. 000 0
P22 19 3. 665 1. 000 0. 733 2. 001 1. 000 0
P34 16 3. 693 1. 000 0. 735 1. 981 1. 000 0
P48 17 5. 218 1. 000 0. 815 2. 090 0. 980 9
P51 15 4. 903 0. 968 0. 803 2. 019 0. 009 9
P67 4 2. 130 1. 000 0. 535 0. 831 0. 000 0
P79 4 2. 738 1. 000 0. 640 1. 126 0. 000 0
P8Ｒ 3 2. 659 1. 000 0. 629 1. 038 0. 000 0
平均值 11. 875 3. 531 0. 986 0. 698 1. 622
TH P15 13 3. 449 0. 984 0. 716 1. 778 0. 944 8
P22 22 4. 178 0. 969 0. 767 2. 201 1. 000 0
P34 11 3. 199 0. 938 0. 693 1. 675 0. 703 7
P48 20 4. 903 0. 984 0. 802 2. 170 1. 000 0
P51 20 5. 172 0. 922 0. 813 2. 229 1. 000 0
P67 6 2. 722 1. 000 0. 638 1. 138 0. 000 0
P79 3 2. 667 1. 000 0. 630 1. 040 0. 000 0
P8Ｒ 3 2. 412 1. 000 0. 590 0. 956 0. 000 0
平均值 12. 252 3. 588 0. 975 0. 706 1. 648
YX P15 14 3. 362 1. 000 0. 708 1. 706 0. 988 9
P22 19 3. 675 1. 000 0. 734 2. 012 1. 000 0
P34 11 2. 736 0. 844 0. 640 1. 511 0. 990 7
P48 15 4. 881 0. 891 0. 804 1. 963 0. 023 7
P51 20 3. 579 0. 968 0. 727 2. 003 0. 751 2
P67 5 2. 556 1. 000 0. 614 1. 098 0. 000 0
P79 3 2. 253 1. 000 0. 561 0. 885 0. 000 0
P8Ｒ 3 2. 332 1. 000 0. 576 0. 923 0. 000 0
平均值 11. 251 3. 172 0. 963 0. 670 1. 513
HN P15 7 3. 039 1. 000 0. 677 1. 395 0. 000 0
P22 14 3. 529 1. 000 0. 723 1. 824 0. 996 3
P34 10 2. 521 0. 828 0. 608 1. 356 0. 939 9
P48 5 4. 571 1. 000 0. 833 1. 56 0. 151 4





群体 位点 Na Ne Ho He PIC HWD
P67 4 2. 556 1. 000 0. 614 1. 069 0. 000 0
P79 3 2. 605 1. 000 0. 621 1. 022 0. 000 0
P8Ｒ 3 2. 340 1. 000 0. 581 0. 926 0. 000 0
平均值 7. 500 3. 169 0. 979 0. 679 1. 391
BH P15 10 3. 320 1. 000 0. 704 1. 584 0. 056 1
P22 20 3. 592 0. 983 0. 728 2. 022 1. 000 0
P34 13 2. 884 0. 875 0. 658 1. 624 1. 000 0
P48 10 4. 667 1. 000 0. 800 1. 835 0. 748 5
P51 19 4. 382 0. 980 0. 780 2. 146 1. 000 0
P67 4 2. 742 1. 000 0. 640 1. 141 0. 000 0
P79 3 2. 304 1. 000 0. 570 0. 910 0. 000 0
P8Ｒ 3 2. 355 1. 000 0. 581 0. 933 0. 000 0
平均值 10. 252 3. 281 0. 980 0. 683 1. 524
2. 2. 2 群体间的遗传分化及基因流(Nm)分析
AMOVA分析结果(表 6)表明，10. 21%的遗传差
异来源于群体间，且达到极显著水平(p＜ 0. 000 1)，
17. 77%来自于群体内，个体间的遗传变异占总遗传变
异的 72. 02%．5个群体间两两分化的 FST和 Nm见表 7．
FST介于0. 000 5 ～ 0. 183 1之间，除 YX 与 BH 群体外，
其余两两群体间的遗传分化均达到极显著水平(p＜
0. 000 1)．3个国内群体(YX、HN 和 BH)和 2 个国外
群体(PH和 TH)两两比较的 FST比国内群体间两两比
较的 FST更大，表明国内和国外的波纹巴非蛤群体遗
传分化显著． YX 与 BH 群体的 FST最小，且差异不显
著．5个群体间两两的 Nm均为正值，YX与 BH群体间
的估测值高达1 066. 23，其次为 HN 与 BH 群体，Nm
为9. 955 93，表明 5 个群体间均存在较频繁的基因交
流，分化水平有限(FST最大仅为0. 183 1)．
表 6 波纹巴非蛤 5个地理群体的 AMOVA
Tab. 6 AMOVA of five P． undulata populations
变异来源 自由度 变异组分 变异贡献率 /%
群体间 4 0. 189 64Va 10. 21a
群体内 155 0. 330 04Vb 17. 77
个体间 160 1. 337 50Vc 72. 02
总计 319 1. 857 18
注:Va，Vb，Vc表示差异显著;a表示 p＜ 0. 000 1．
2. 2. 3 遗传距离与聚类分析
按照 1978年 Nei［24］提出的方法计算出 5 个群体
之间的 GD 和 GI，结果(表 7)表明:YX 群体和 BH 群
体的 GD 最近(0. 008 0)，遗传一致性最高(GI 为
0. 992 0) ;PH群体和 HN 群体的 GD 最远(0. 115 3)，
遗传一致性最低(GI为0. 891 1)．
表 7 波纹巴非蛤 5个地理群体间的遗传分化系数、
基因流、遗传相似性指数和遗传距离
Tab. 7 Coefficient of gene differentiation (FST)，
gene flow (Nm) ，genetic identity (GI)and genetic
distance (GD)among five P． undulata populations
比较群体 FST Nm GI GD
PH-TH 0. 050 8＊＊ 9. 343 87 0. 953 4 0. 047 7
PH-YX 0. 165 5＊＊ 2. 521 55 0. 905 4 0. 099 4
PH-HN 0. 183 1＊＊ 2. 230 46 0. 891 1 0. 115 3
PH-BH 0. 128 4＊＊ 3. 392 94 0. 927 3 0. 075 5
TH-YX 0. 126 4＊＊ 3. 454 88 0. 918 7 0. 084 8
TH-HN 0. 159 3＊＊ 2. 638 58 0. 899 9 0. 105 5
TH-BH 0. 094 9＊＊ 4. 768 49 0. 944 4 0. 057 2
YX-HN 0. 051 1＊＊ 9. 285 19 0. 971 9 0. 028 5
YX-BH 0. 000 5 1 066. 23 0. 992 0 0. 008 0
HN-BH 0. 047 8＊＊ 9. 955 93 0. 968 4 0. 032 1
注:＊＊表示 p＜ 0. 000 1．
根据各群体之间的 GD 构建 UPGMA 树，聚类分
析结果(图 5)表明:国外的 PH与 TH群体 GD较近聚
成一支;国内的 BH与 YX 群体 GD 较近，首先聚成一
支，再与 HN群体聚为一类．
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图 5 波纹巴非蛤 5个地理群体的
UPGMA聚类分析图
Fig. 5 The UPGMA phylogenic dendrogram of






重叠区域．国外 2 个群体(PH 与 TH)重叠率较高，形








本研究的判别分析中，HS /LS、WS /LS、LH /LS 和
mS /LS 4 个比例性状进入判别式，具有较大的判别贡
献．对 5 个群体的判别准确率 P1 为 54. 0% ～ 80. 0%，
判别准确率 P2 为 18. 0% ～ 52. 0%，其综合判别率为
65. 0%，低于翡翠贻贝(Perna virdis (Linnaeus))［25］、
毛蚶(Scapharca subcrenata (Lischke))［26］、真曲巴非蛤






本研究所选用的 8 个微卫星位点的 PIC 为





纹巴非蛤 5个地理群体的平均 He为 0. 670～0. 706，平











聚类的结果是 YX 群体先与 HN 群体聚为一支，然后
再与 BH群体聚为一支;而微卫星数据聚类的结果则















遗传分化，但从两两群体间的 FST 值(0. 000 5 ～
0. 183 1)以及群体间的 Nm(YX 与 BH 群体间的估测
值高达1 066. 23)可知，波纹巴非蛤各群体间存在着充
分的基因交流．而 YX 和 BH 群体间的 GD 最近
(0. 008 0)，GI 最高(0. 992 0)，更是从侧面说明广西
和福建两省的水产贸易活动较为频繁，以至于波纹巴
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Genetic Diversity Analysis of Five Populations of Paphia undulata
LUO Xuan，XU Xiaowei，ZHANG Pengfei，YU Jinjin，HUANG Miaoqin，KE Caihuan*
(Fujian Collaborative Innovation Center for Exploitation and Utilization of Marine Biological Ｒesources，
College of Ocean ＆ Earth Sciences，Xiamen University，Xiamen 361102，China)
Abstract:Genetic diversity of five populations of Paphia undulata sampled from Philippines (PH)，Thailand (TH) ，Fujian Yunxiao
(YX) ，Hainan Danzhou (HN)and Guangxi Beihai (BH)was studied using the morphological variation analysis and 8 micro-satellite mark-
ers．The morphological variations showed significant differences between the Chinese group and the exotic group．Within the Chinese group，the
samples from YX and HN populations were rather similar in morphology，whereas BH population differed greatly from the above two popula-
tions．Meanwhile，significant departures from Hardy-Weinberg equilibrium were observed in 5 of the 8 microsatellite loci in all the 5 popula-
tions．The lines of FST(0. 000 5 to 0. 183 1)，Nm (2. 230 46 to 1 066. 23)and AMOVA analysis (10. 21% of genetic variation was distribu-
ted within groups with the significant value，p＜0. 000 1)across all populations indicated that there was medium level of divergence among the
5 P． undulata populations．The UPGMA clustering tree based on genetic distance demonstrated that the populations of PH and TH clustered
into one group，and the other three Chinese populations clustered into one other group．Within the Chinese group，the HN population clustered
into one group，while the populations of YX and BH clustered together，which indicated that the YX population was more closely related to the
BH population．In this study，high levels of genetic diversity within populations and moderate levels of genetic differentiation among popula-
tions were presented for P． undulata．Our data also revealed that the genetic pattern of P． undulata was likely to be disturbed by human-medi-
ated passive dispersal via aquaculture activities．These results would provide scientific basis for the conservation and reasonable utilization of
natural resources of P． undulata．
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